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論文内容の要旨
大腸菌recA遺伝子の既存の変異と新たに単離した変異を合わせ， 14種の変異の変異部位をその塩基配
列を調べて決定した。この中で'recAの機能を完全に欠く変異から再び活性をとり戻すようになった変異
(遺伝子内抑制変異)を 7 種単離し，その変異部位を決めた。最初の変異とその抑制変異の聞にはな
んらかの相互作用があると考えられるので，変異部位を位置ずけていく乙とによってrecAタンパク質の
立体構造を予想した。さらに変異株の性質，並びに変異タンパク質の性質と変異部位の対応ずけから
recAタンパク質の機能部位を推定した。 recAタンパク質の27番目から 38番目の領域は 100 番目および
119番目から 122 番目の領域と相互作用し，この領域は 160 番目から 176 番目の領域と相互作用する。
この領域はさらに60番目から61番目の領域と相互作用する乙とからrecA タンパク質の N末端側半分は複
雑に折りたたまれてATP と単鎖DNAへの直接の結合に関与している乙とが予想される。これに対し
て C末端側半分はrecAタンパク質問および前半のドメインとの相互作用を通してrecAタンパク質の活性
を調節している部分と考えられる。乙の方法はタンパク質の一次構造から高次構造を組みたてていく際
の新しい手法として有用と考えられる。
論文の審査結果の要旨
大揚菌のrecA遺伝子は遺伝的組換えに関与すると同時に DNA障害に応答する sos 機能の誘発に中
心的役割を果している。精製されたrecAタンパク質は， DNA結合能， ATPase活'性， DJレープ形成，フ。
ロテアーゼ、活性等を持つが， 1 本のポリヌクレオチドからなる分子量 38∞0 のタンパク質で乙れらの機能
をどのようにして発庫しているかは大変興味がもたれている。
川島君は，このrecAタンパク質の構造と機能部位について分子遺伝学的な手法を用いて明らかにしよ
うとした。まず，性質の良く調べられているrecA遺伝子変異の塩基配列を調べ，その変異部位を決める
乙とにより，その部位がどの機能に関連しているかを推定した。次にさらに新しく 10個の変異をとって，
その変異部位を決め その変異の遺伝的性質と関連させてその推定をより確かなものにした。さらにそ
れらの変異から抑制変異を多数分離する万法を確立し，その抑制変異の位置も決定した。この抑制|変異
の研究によって，相互に関連のある部位が判明し，立体構造を構築する際の貴重な基礎データがえられ
fこ。
乙のような新しい手法によって， recAタンパク質の N末端側が単鎖DNA と ATP![結合する大きな
ドメインをなしている乙とを推定した。
乙のような推定は最近の生化学的手法による研究によって確かなものになってきつつある。
川島君の確立した方法は，タンパク質分子内の相互関連部位を非常に迅速に明らかにすることができ
る乙とから，従来お乙なわれてきた X線回折 化学修飾， NMR等の物理化学的手法に加えて，タンパ
ク質の立体構造を推定する有力な手法になると考えられ，理学博士の学位論文として十分価値のあるも
のと認、める口
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